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摘要 :生物 多 样 性 的 海拔 分 布 格局 与 维持 机 制 是 生物 多 样 性 与 生态 系统 功能 人 研究 的 热点 领域 。 相 比 动 植物 多 样 性 海拔 分 布 格 
局 ,土壤 微生物 多 样 性 海拔 分 布 格局 的 研究 还 处 在 起 步 阶段 。 近 年 来 , 随 着 以 罗氏 454, Illumina MiSeq 等 为 代表 的 高 通 量 测序 
平台 的 发 展 ,土壤 微生物 海拔 梯度 分 布 格局 的 研究 进展 较 快 。 对 土壤 微生物 多 样 性 海拔 分 布 格局 最 新 研究 综述 发 现 ,土壤 微 生 
物 海拔 分 布 模式 并 不 明确 ,表现 为 无 趋势 下降 . 单 峰 或 者 下 四 型 等 多 种 海拔 分 布 模式 。/ 这 与 大 型 动 植物 并 不 相同 ,暗示 其 驱动 
机 制 可 能 存在 一 定 的 差异 。 微 生物 由 于 其 个 体 微小 .扩散 能 力 强 以 及 较 高 的 多 样 性 和 个 体 丰 度 而 在 局 域 尺 度 上 可 能 更 易 受 到 
气候 环境 因素 的 影响 。 土 壤 pH 碳 、 氮 等 因子 是 影响 微生物 多 样 性 和 群落 组 成 在 海拔 梯度 上 变异 的 重要 因素 。 此 外 ,温度 和 降 
水 也 具有 重要 人 作用。 为 外 , 除 微生物 自 映 属性 以 及 取样 限制 外 ,测序 深度 可 能 是 影响 土壤 微生物 物种 丰富 度 海拔 分 布 格局 的 重 
要 因素 。 目 前 ,对 土壤 微生物 群落 的 研究 在 功能 基因 群落 构建 机 制 以 及 生态 学 理论 的 验证 方面 还 存在 着 不 足 。 未 来 的 研究 应 
进一步 加 大 测序 深度 ,增加 取样 密度 ,着 重 关注 全 球 气候 变化 及 生物 多 样 性 丧失 背景 下 土壤 微生物 群落 的 构建 和 维持 机 制 及 其 
生态 系统 功能 等 方面 。 
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Abstract; Elevational distribution pattern and maintenance of biodiversity are critical issues for a comprehensive study of 
biodiversity and ecosystem functioning. Compared to the well-known elevational diversity patterns of plants and animals, the 
study of elevational diversity patterns of soil microorganisms is still at the initial stage. The development of high-throughput 
sequencing platforms such as Roche 454 and Illumina MiSeq in recent years has led to rapid advancements in the study of 
the elevational distribution patterns of soil microbial diversity. This article describes an analysis of recent studies, which 
showed. that the elevational distribution patterns of soil microbes were still obscure including no apparent patterns, decline 
patterns, hump-backed patterns and hollow patterns. However, it is certain that soil microbes do not follow the elevational 
diversity patterns of plants and animals, suggesting that the underlying mechanisms are different. Microorganisms may be 
more. susceptible to changes in climate and environmental factors at the local elevational scale owing to their small size, 
strong dispersal ability, and high diversity and abundance. Soil pH, carbon, and nitrogen are important elements that affect 
the variation of microbial diversity and community composition at elevational gradients. Moreover, temperature and 


precipitation also play an important role. In addition to the properties of microorganisms and sampling limitation, the 
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elevational patterns of soil microbial species richness may be affected by sequencing depth. At present, the study of soil 
microbial community in functional gene, community assembly mechanisms, and ecological theory verification still need 
further investigation. These findings suggest that the sequencing depth and sampling density should, therefore, be further 
increased in future related studies, and more studies should focus on the mechanisms of soil microbial community assembly 


and ecosystem functioning under the background of global climate change and biodiversity loss. 
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海拔 梯度 包含 了 温度 ERCE AIRAA UU ,并 且 环 境 因 子 的 变化 要 比 纬度 梯度 上 快 1000 fi, 
对 生物 多 样 性 保护 及 研究 生物 多 样 性 分 布 格局 及 其 驱动 因素 具有 重要 意义 。 长 期 以 来 ,研究 人 员 对 树木 . 哺 
她 动物 .昆虫 、 鸟 类 等 宏观 生物 做 了 大 量 报道 * ,指出 宏观 动 植物 多 样 性 在 海拔 梯度 上 的 分 布 多 随 海拔 呈现 
递减 模式 或 单 峰 模式 ““"” ,其 驱动 机 制 可 以 归 为 四 大 类 :气候 环境 因素 、 空 间 因 素 < 历 史 因 素 以 及 生物 作用 。 
其 中 气候 因素 ,中 域 效 应 ( MDE) 被 较 多 的 运用 于 解释 大 型 动 植物 的 海拔 分 布 格局 "| 。 

土壤 微生物 作为 重要 的 分 解 者 ,在 生态 系统 物质 循环 与 能 量 流动 中 扮演 着 重要 角色 。 由 于 其 微小 的 个 
体 、 较 强 的 扩散 能 力 以 及 极 高 的 多 样 性 和 个 体 丰 上 度 (* ,被 早期 的 研究 者 认为 是 全 球 随机 分 布 的 中。 加 上 
当时 研究 技术 手段 的 限制 ,土壤 微生物 长 期 以 来 被 排斥 在 生物 多 样 性 空间 格局 研究 之 外 。 不 过 , 越 来 越 多 的 
证 据 表 明 土 壤 微 生物 群落 组 成 及 多 样 性 随 环 境 变 量 的 变化 而 变异 ;在 空间 土 晨 现 规律 性 分 布 '*"]。 

随 着 Bryant 等 “| 首次 揭示 了 土壤 微生物 多 样 性 海拔 格局 同 植物 多 样 性 分 布 明显 不 同 ,以 及 伴随 着 新 的 
高 通 量 测序 技术 ( 如 Roche FLX 454, Illumina MiSeq) 的 发 展 ， 涌现 出 一 批 关于 微生物 海拔 分 布 的 研究 成 
果 ! 2 。 本 文 根 据 国 内 外 最 新 研究 报道 ,综述 士 壤 微生物 多 样 性 海拔 分 布 格局 与 维持 机 制 的 研究 进展 ,总 结 
影响 土壤 微生物 多 样 性 海拔 格局 的 可 能 因素 ,并 提出 未 来 研究 的 相关 方向 。 


1 土壤 微生物 群落 的 海拔 格局 


1.1 细菌 群落 
微生物 通常 认为 应 该 包括 细菌 证 菌 以 及 部 分 微型 真 核 生 物 (如 单 细胞 藻类 及 微型 真菌 和 原生 动 


41) ^7 。 其 中 细菌 是 土壤 微生物 中 数量 最 大 、 种 类 最 多 .功能 多 样 的 类 群 。 细 菌 在 土壤 形成 .凋落 物 分 解 、 
养分 循环 中 具有 重要 作用 。 


Bryant 等 ' 首次 对 土壤 细菌 多 样 性 沿海 拔 梯度 的 分 布 格局 进行 了 研究 ,表明 土壤 细菌 物种 丰富 度 随 海 
拔 升 高 呈现 单调 递减 的 模式 ,这 与 植物 多 样 性 的 单 峰 模 式 不 同 。 但 由 于 其 克隆 文库 方法 的 限制 ,其 主要 针对 
酸 杆菌 (Acidobacteria) 这 一 类 群 (与 土壤 pH 有 很 强 的 相关 性 ) ,不 足以 说 明 整 个 土壤 细菌 群落 。Fierer 507 
对 3 种 典型 生境 (有机质 土壤 矿质 土壤 、 叶 表面 ) 下 细菌 多 样 性 的 研究 表明 细菌 多 样 性 没有 明显 的 海拔 梯度 
格局 ;而 植物 与 动物 群落 多 样 性 随 海拔 升 高 明显 下 降 , 据 此 得 出 微生物 多 样 性 的 海拔 分 布 模式 与 动 植物 并 不 
相同 。 但 是 其 各 研究 样 点 间 的 空间 异 质 性 较 强 ,有 可 能 削弱 了 样 点 内 的 多 样 性 水 平 差异 。Shen 等 .研究 发 
现 长 白山 不 同 海拔 植被 类 型 下 土壤 细菌 群落 组 成 在 不 同 海拔 间 有 差异 ,然而 其 多 样 性 随 海拔 并 没有 明显 的 规 
律 。 而 在 另 一 个 研究 中 却 发 现 土壤 细菌 多 样 性 在 长 白山 苔 原 沿 海拔 单调 递减 的 规律 !' 风 Singh. 等 在 日 本 富 
EUU 北 坡 沿海 拔 梯度 发 现 了 单 峰 的 分 布 模式 ,而 在 韩国 汉拿山 525 的 研究 显示 ,土壤 细菌 多 样 性 在 中 海拔 
较 低 ,而 低 海拔 和 高 海拔 相对 较 高 ,指出 山地 生态 系统 中 土壤 微生物 丰富 度 和 多 样 性 并 没有 一 致 的 分 布 格局 。 
此 外 ,也 有 一 些 最 新 的 研究 利用 454, MiSeq 等 高 通 量 测 序 技 术 揭示 了 沿海 拔 下 降 的 细菌 多 样 性 分 布 
Boe 

根据 目前 的 报道 ,土壤 细菌 多 样 性 的 海拔 分 布 并 未 明确 倾向 于 某 种 分 布 模式 , 而 表现 为 无 趋势 .下 降 . 单 
峰 或 者 下 凹 型 等 多 种 海拔 分 布 格局 ( 表 1) 。 但 比较 清楚 的 是 ,其 与 动 植物 的 海拔 分 布 格局 并 不 一 致 ,这 意味 
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着 两 者 的 驱动 机 制 可 能 不 同 。 


表 1 土壤 微生物 海拔 分 布 格局 研究 总 结 


Table 1 Summary of studies on microbial elevational distribution 


作者 类 和 群 方法 序列 数 趋势 影响 因素 年 份 参考 文献 
Author Target Method Sequences Pattern Key factor Year References 
Shen CC 细菌 454 4900 单调 下 降 ERWA 2015 [14] 
LiGX 细菌 MiSeq 11186 IESUS F 土壤 温度 .pH 2016 [15] 
Bryant J A 酸 杆菌 克隆 文库 75 单调 下 降 pH 2008 [16] 
Fierer N 细菌 454 1300 无 趋势 一 2011 [17] 
Singh D 细菌 454 800 单 峰 海拔 2012 [18] 
Zhang Y G 细菌 MiSeq 20000 单调 下 降 pH 植物 2015 [20] 
Shen C C 细菌 454 4000 无 趋势 pH 2013 [23] 
Singh D 细菌 454 566 二 次 项 下 站 气候 2014 [24] 
Wang J T 细菌 454 869 单调 下 降 HE 2015 [25] 
Gai J P 从 枝 菌 根 真 菌 。 ”孢子 计数 — 单调 下 降 — 2012 [26] 
Liu L 丛 枝 菌 根 真菌 ”克隆 文库 55 单调 下 降 .无 趋势 植物 .土壤 2015 [27] 
Miyamoto Y 外 生 真菌 Sanger 二 单 峰 中 域 效 应 2014 [28] 
Javis SG 外 生 真菌 454 100 无 趋势 海拔 温度 .植物 2015 [29] 
Shen C C 真菌 454 1000 无 趋势 有 机 碳 ERKI 2014 [30] 
Wang J T 真菌 454 285 下 四 pH 2015 [31] 
Singh D TA 454 1000 二 次 项 土壤 离子 2012 [32] 


12 真菌 群落 

真菌 类 群 是 土壤 微生物 的 重要 组 成 部 分 ,在 植物 凋落 物 分 解 和 养分 循环 中 有 重要 的 作用 。 真 苗 可 以 
与 高 等 植物 形成 共生 体 ,为 植物 生长 提供 所 需 的 营养 元 素 ;也 可 以 作为 病原 菌 ,影响 森林 健康 "7 。 

真菌 与 植物 的 共生 作用 ,一 直 以 来 是 研究 的 热点 -但 对 真菌 多 样 性 海拔 梯度 格局 的 研究 相对 较 少 。Lugo 
等 ' 当 利用 显微镜 计数 分 离 从 枝 菌 根 真菌 孢子 ,发现 根 际 土壤 从 枝 菌 根 真菌 的 数量 随 海拔 升 高 而 降低 。 利 用 
孢子 计数 克隆 文库 等 方法 ,另外 三 些 研究 也 发 现 了 从 枝 菌 根 真菌 的 物种 丰富 度 与 海拔 呈 负 相关 关系 '*”'” 。 
Bahram 等 "对 伊朗 北部 3 个 不 同 森 林 外 生 菌 根 真菌 的 研究 发 现 其 多 样 性 随 海拔 呈现 下 降 的 模式 ,寄主 植物 
物种 和 海拔 显著 影响 其 群落 物种 组 成 =-Miyamoto 等 .用 Sanger 测序 方法 研究 了 日 本 富士 山海 拔 梯度 上 外 生 
菌 根 真 菌 的 分 布 ,发 现 其 物种 丰富 度 呈 现 单 峰 分 布 的 模式 ,这 一 分 布 模式 在 大 型 动 植物 海拔 格局 中 比较 常见 ， 
推测 可 能 的 原因 是 受到 中 域 效 应 的 影响 (mid-domain effect, MDE) 。 另 外 还 有 一 些 研究 并 没有 发 现 外 生 菌 根 
真菌 物种 丰富 度 随 海拔 明显 的 分 布 趋势 ,但 是 群落 组 成 却 在 不 同 的 海拔 间 有 明显 差异 !'2?] 。 此 外 ,运用 454 
高 通 量 测 序 技术 ,研究 者 对 土壤 中 总 的 真菌 多 样 性 进行 研究 ,揭示 土壤 真菌 物种 丰富 度 随 海拔 没有 明显 的 分 
布 规律 ("以 及 存在 “hollow” 分 布 模式 "1 ,但 土壤 真菌 群落 组 成 在 不 同 海拔 间 具 有 明显 差异 。Wnu 等 {分 研究 
也 表明 真菌 群落 在 不 同 海拔 梯度 下 不 同 林 龄 的 土壤 间 差 异 显 著 。 

土壤 真菌 物种 丰富 度 呈 现 不 同 的 海拔 分 布 模式 ,但 其 群落 组 成 具有 明显 的 海拔 分 异 。 相 比较 而 言 ,由 于 
菌 根 真 菌 跟 植 物 的 关系 密切 ,因此 很 多 研究 都 发 现 了 菌 根 真 菌 随 海拔 下 降 或 单 峰 的 模式 。 
13 古 菌 群落 

古 菌 不 仅 生活 在 极端 环境 中 ,如 海底 .陆地 热 泉 ` 火 山口 以 及 盐 碱 湖 等 ,也 在 非 极 端的 土壤 环境 中 广泛 存 
TEH 。 对 土壤 古 菌 群落 的 相关 海拔 格局 研究 缺乏 。Wang 55075 对 青藏 高 原色 季 拉 山 6 个 海拔 梯度 上 十 菌 
多 样 性 进行 研究 ,表明 其 并 没有 表现 出 明显 的 海拔 格局 ,但 是 群落 组 成 却 在 不 同 的 森林 类 型 间 表现 出 分 异 。 
而 Singh 4&7" 对 日 本 富士 山 的 研究 显示 土壤 古 菌 物种 丰富 度 和 多 样 性 呈现 双 峰 的 模式 , 即 在 较 低 海拔 
(1500m) 达到 1 个 峰值 ,而 后 下 降 ,随即 又 在 山顶 处 出 现 上 升 。 另 一 个 针对 氨 氧 化 古 菌 (AOA ) 的 研究 表明 其 
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多 度 随 海拔 的 上 升 而 下 降 '*]。 
1.4 功能 基因 

微生物 的 功能 多 样 性 .功能 特性 跟 生 态 系统 的 过 程 和 功能 息息相关 。 随 着 分 子 生 物 学 技术 如 基因 芯片 、 
宏基 因 组 等 的 发 展 ,对 土壤 微生物 功能 基因 的 研究 越 来 越 多 。 

Yang 等 "中 利用 基因 芯片 技术 调查 了 青藏 高 原 草 地 4 个 海拔 梯度 上 土壤 微生物 功能 基因 的 分 布 ,发 现 碳 
循环 、 氮 循环 及 压力 相关 基因 的 相对 丰 度 在 不 同 海拔 间 具 有 明显 差异 ,海拔 越 高 ,压力 相关 的 功能 基因 相对 丰 
度 越 高 , 且 不 同 海拔 土壤 中 存在 特有 的 功能 基因 。Shen 5/7" 同样 用 基因 芯片 技术 对 长 白山 土壤 微生物 功能 
基因 海拔 分 布 的 研究 表明 ,土壤 微生物 功能 基因 的 海拔 格局 同 物种 多 样 性 分 布 并 不 一 致 ,功能 基因 多 样 性 在 
林 线 处 出 现 1 个 明显 转变 ,功能 基因 多 样 性 在 林 线 之 上 急剧 上 升 ,这 对 于 预测 土壤 微生物 对 气候 变化 的 响应 
具有 重要 意义 。 同 样 ,Ding 等 “的 研究 也 揭示 了 林 线 两 侧 灌 木林 和 针 叶 林 土壤 微生物 功能 基因 多 样 性 具有 
显著 差异 。 

土壤 中 蕴藏 着 巨大 的 功能 多 样 性 ,这 对 于 土壤 中 物质 循环 和 能 量 流动 具有 重要 意义 。 随 着 新 技术 的 发 
展 , 对 土壤 微生物 功能 多 样 性 分 布 规律 的 研究 有 助 于 预测 生态 系统 功能 对 于 地 上 生物 多 样 性 的 丧失 以 及 气候 
变化 等 的 响应 。 

综 上 研究 ,无 论 是 土壤 细菌 真菌 古 兰 , 还 是 功能 基因 多 样 性 ,目前 研究 报道 的 海拔 分 布 模式 并 不 明确 ， 
但 群落 组 成 即 beta 多 样 性 具有 明显 的 海拔 分 异 。 


2 土壤 微生物 海拔 格局 的 驱动 机 制 


高 等 动 植物 多 样 性 海拔 格局 的 维持 机 制 可 归 为 四 大 类 :气候 环境 因素 .空间 因素 ,历史 因素 以 及 生物 作 
用 。 对 微生物 的 空间 分 布 的 认识 可 以 追溯 到 Bass Becking T1934 年 提出 的 “Everything is everywhere, but the 
environment selects" |^ ,也 就 是 说 微生物 的 空间 分 布 完全 受 环境 条 件 的 影响 ,但 是 此 后 很 多 研究 也 证 实 了 空 
间距 离 对 微生物 存在 影响 。 然 而 ,在 局 域 的 海拔 尺度 上 ,鉴于 微生物 的 高 扩散 能 力 ,研究 者 多 从 气候 环境 因素 
方面 探讨 土壤 微生物 群落 分 布 的 驱动 机 制 ; 对 空间 及 历史 因素 的 研究 较 少 , 集 中 在 以 下 儿 个 方面 。 
2.1 土壤 

土壤 形成 的 微 环 境 是 土壤 微生物 赖 以 生存 的 空间 ,其 理化 性 质 会 对 生活 其 中 的 微生物 群落 产生 直接 或 间 
接 的 影响 。 土 壤 pH 是 目前 公认 的 驱动 微生物 分 布 的 关键 因子 。 其 作用 发 生 于 不 同 的 取样 尺度 上 和 不 同 的 
土壤 环境 中 。 无 论 是 在 大 尺度 的 纬度 梯度 上 '” ,还 是 在 局 域 的 海拔 梯度 上 ' ;无 论 是 在 森林 土壤 环境 '”， 
还 是 在 草地 土壤 环境 中 

在 海拔 梯度 五, 土壤 pH 对 土壤 微生物 群落 的 分 布 具 有 重要 影响 。Bryant E 的 研究 指出 土壤 pH 是 微 
生物 海拔 格局 的 重要 影响 因素 。Fierer 等 ("指出 Bryant 等 得 出 的 微生物 下 降 模 式 可 能 就 是 因为 土壤 pH i 
海拔 下 降 ; 而 非 海 拔 或 温度 的 影响 。Shen 等 ' 淖 在 长 白山 开展 的 工作 显示 土壤 pH 跟 细菌 物种 丰富 度 以 及 系 
统 发 育 多 样 性 都 成 显著 的 正 相 关 关 系 ,土壤 中 优势 细菌 门 也 与 土壤 pH 呈 显 著 的 正 相 关 或 负 相关 关系 。 不 仅 
如 此 ,土壤 pH 对 不 同 海拔 间 的 细菌 群落 组 成 也 有 显著 影响 。 对 于 真菌 群落 ,土壤 pH 也 对 其 海拔 分 布 发 挥 着 
显著 作用 。 如 Shen 等 :5 对 长 白山 真菌 群落 的 研究 显示 土壤 pH 不 仅 影响 多 样 性 的 海拔 格局 ,也 影响 了 和 群落 
组 成 的 海拔 分 异 。 后 续 很 多 研究 也 证 明了 土壤 pH 的 重要 影响 "1 。 
除 土壤 pH 外 ,在 一 些 pH 变异 较 小 的 地 区 ,其 他 土壤 因子 也 具有 重要 影响 。 如 Li EU 在 北京 东 灵 山 发 
现 土 霹 有 效 磷 和 碳 氮 比 的 重要 作用 ;Shen 等 ' 在 长 白山 苔 原 发 现 土 壤 砚 和 氮 的 显著 影响 。 此 外 ,Singh 5&7 
对 云南 3 个 山区 不 同 海 拔 森 林 土 壤 细 菌 群落 的 研究 发 现 土壤 碳 氮 比 和 可 交换 钙 离 子 . 钾 离 子 浓度 对 细菌 群落 
组 成 的 重要 影响 。 此 外 ,土壤 的 一 些 物 理 结构 (如 粒度 等 ) 也 可 能 对 土壤 微生物 的 海拔 分 布 造成 影响 "5 。 
22 气候 
随 海拔 上 升 , 温 度 下 降 , 降 水 增加 ,气候 被 认为 是 驱动 高 等 动 植物 沿海 拔 下 降格 局 的 重要 因素 。 很 多 研究 


http ://www.ecologica.cn 


5 期 厉 桂香 ”等 :土壤 微生物 多 样 性 海拔 格局 研究 进展 1525 


指出 温度 是 驱动 士 壤 微生物 海拔 分 布 的 一 个 重要 因素 。Singh 等 "的 在 对 韩国 汉拿山 不 同 海拔 土壤 细菌 群落 
的 研究 中 指出 ,年 均 温 和 降水 等 气候 因子 是 影响 土壤 细菌 海拔 分 布 的 重要 因子 。Jarvis 0 对 外 生 菌 根 真菌 
群落 的 研究 也 指出 ,土壤 水 分 和 温度 是 驱动 外 生 菌 根 真 菌 群落 在 不 同 海拔 间 变 蜡 的 主要 因子 。 
2.5 植物 

植物 群落 通过 多 种 途径 与 土壤 微生物 发 生 联 系 。 一 是 通过 凋落 物 的 输入 以 及 根系 分 泌 物 的 分 泌 来 改变 
土壤 理化 性 质 '“ ,改变 微生物 生存 的 微 环境 。 二 是 可 以 与 土壤 微生物 形成 菌 根 互 惠 共 生体 。 昌 然 大 部 
分 研究 没有 发 现 土壤 微生物 多 样 性 和 植物 多 样 性 的 相关 关系 ,但 植物 群落 组 成 可 以 预测 土壤 微生物 的 群落 组 
成 ,这 在 海拔 梯度 和 纬度 梯度 上 都 已 得 到 了 验证 ”|。 


3 土壤 微生物 海拔 格局 的 影响 因素 


土壤 微生物 多 样 性 表现 为 无 趋势 .下 降 . 单 峰 或 者 下 止 型 等 多 种 海拔 分 布 模式 ,出 现 这 种 状况 的 原因 可 能 
有 多 种 。 
3.1 微生物 的 属性 特征 

微生物 的 物种 概念 与 大 型 动 植物 不 同 ,微生物 物种 的 定义 依靠 克隆 和 测序 分 析 ; 一 般 是 指 rRNA 基因 序 
列 相 似 性 大 于 97% 的 一 组 微生物 ,用 可 操作 分 类 单元 (operational taxon6emic unit,OTU) 来 表示 。 这 种 较为 粗略 
的 划分 标准 会 影响 土壤 微生物 空间 分 布 格局 的 研究 结 

另外 ,微生物 可 能 由 于 其 个 体 微 小 .扩散 能 力 强 以 及 较 高 的 多 样 性 和 个 体 丰 度 而 在 局 域 尺 度 上 扩散 不 受 
限制 ,从 而 使 其 多 样 性 随 海拔 梯度 的 变异 较 小 。 
3.2 ”驱动 机制 的 差异 

微生物 可 能 更 易 受 土 壤 微 环境 的 影响 ,从 而 受到 不 同 的 山地 系统 中 土壤 因素 对 其 海拔 分 布 格局 的 影响 。 
Li 等 :5 指出 土壤 微生物 在 树 线 两 侧 的 森林 和 草 甸 中 表现 为 不 同 的 海拔 格局 ,主要 原因 可 能 是 驱动 微生物 的 
土壤 因子 在 树 线 两 侧 沿海 拔 分 布 规律 的 不 同 。 
3.3 ”研究 方法 的 限制 

取样 点 的 异 质 性 海拔 义 度 不 同 、 取 样 点 的 数量 与 密集 程度 多样 性 研究 的 技术 等 都 会 造成 影响 。 尤 其 是 
微生物 研究 的 技术 手段 ,比如 测序 深度 ,可 能 会 对 微生物 的 alpha 多 样 性 格局 造成 重要 影响 。 虽 然 新 测序 手 
段 的 发 展 极 大 促进 了 对 于 土壤 微生物 多 样 性 的 认识 ,但 即使 是 用 较 新 的 二 代 高 通 量 测序 也 只 能 测 得 土壤 微 生 
物 的 一 小 部 分 。 加 上 土壤 微生物 海拔 格局 的 研究 中 用 到 的 序列 数 差 别 显著 ,虽然 这 些 研究 都 对 序列 数 做 了 标 
准 化 的 统一 ,仍然 很 难 剔 除 序列 数 对 最 终结 果 的 影响 。 

我 们 用 已 发 表 的 土壤 微生物 海拔 格局 的 高 通 量 测序 数据 '5 ,选取 了 树 线 之 上 的 草 甸 中 的 21 个 点 ,对 所 
有 样品 分 别 抽取 1000.,4000 ,8000 , 15000 条 测序 序列 统计 每 个 海拔 样 点 的 土壤 微生物 OTU 总 数 (图 1)。 当 序 
列 数 为 1000 时 ,OTU 随 海 拔 上 升 没 有 呈现 出 明显 的 规律 。 序 列 数 为 4000.8000 和 15000 时 ,OTU 随 海拔 上 升 
出 现 明 显 的 下 降格 局 ,并 且 调 整 的 尺 平 方 随 序列 数 的 增加 而 增 大 。 这 表明 ,虽然 对 序列 数 进行 了 标准 化 的 处 
理 , 但 序列 数 仍 会 对 揭示 土壤 微生物 物种 丰富 度 的 海拔 格局 产生 影响 。 序 列 数 较 少 时 (1000 条 ) 会 有 比较 大 
的 随机 性 ,从 而 观察 不 到 明显 的 海拔 规律 。 

由 于 技术 手段 等 的 限制 ,以 往 的 很 多 研究 中 标准 化 的 序列 数 仅 设 定 为 几 百 条 或 几 千 条 22 ,结果 没有 
发 现 土壤 微生物 多 样 性 随 海 拔 呈 现 明 显 的 规律 。 最 近 的 1 个 研究 将 其 设 定 为 2 AR , 却 发 现 了 土壤 细菌 
多 样 性 随 海拔 上 升 而 下 降 的 分 布 模 式 。 目 前 还 没有 研究 就 序列 数 对 土壤 微生物 海拔 格局 的 可 能 影响 进行 评 
估 。 不 过 , 随 着 新 技术 的 发 展 及 测序 深度 的 增加 ,这 一 可 能 影响 将 会 被 减弱 。 
3.4 其 他 因素 

除了 微生物 自身 属性 以 及 测序 技术 限制 之 外 ,土壤 微生物 的 海拔 格局 还 可 能 与 地 域 有 关 。 比 如 不 同 的 研 
究 者 对 日 本 富士 山 的 土壤 细菌 群落 "上古 菌 群落 '”3 以 及 外 生 菌 根 真菌 '” 进行 了 研究 ,三 者 都 表现 为 在 中 海 
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图 1 不 同 测序 深度 下 土壤 细菌 物种 丰富 度 (9TU) 随 海拔 的 变化 


Fig.1 Changes of soil bacterial species richness ( OTU). along elevation under different sequencing depth 


拔 丰 富 度 较 高 V TE FCR OT EAR BESUL-E BEDIUE M] EFE TETIHIE E RU FUE HABES, ME TEE A LU AERE 
以 及 真菌 的 研究 中 ,都 没有 发 现 明 显 的 海拔 分 布 规律 。 同 时 也 有 研究 指出 ,在 同样 的 山地 系统 的 不 同样 带 
会 呈现 不 同 的 海拔 格局 。 因 此 ,还 需要 更 多 的 深入 人 研究 来 揭示 土壤 微生物 群落 沿海 拔 的 分 布 格局 。 


4 系统 发 育 在 土壤 微生物 海拔 格局 中 的 应 用 


随 着 生物 信息 学 的 发 展 ,系统 进化 的 研究 方法 广泛 的 渗透 到 生态 学 研究 中 。 群 落 系统 发 育 结构 能 反应 出 
群落 组 成 的 进化 历史 及 不 同 物种 在 进化 历史 上 的 亲缘 关系 “”| 。 群 落 系 统 发 育 结构 是 指 群 落 内 部 物种 在 亲 
缘 关 系 上 的 远近 程度 中 , 可 能 受 多 种 生态 过 程 的 影响 , 例如 竞争 排斥 .生境 过 滤 .散布 限制 .生物 地 理 历史 因 
素 等 。 群 落 的 系统 发 育 结构 为 理解 不 同 生态 过 程 在 物种 共存 中 的 相对 重要 性 提供 了 一 个 全 新 的 视角 。 

系统 发 育 方 法 在 探讨 土壤 微生物 群落 构建 与 维持 机 制 的 研究 中 被 广泛 应 用 '”% ,但 有 关 海 拔 梯度 上 土 
壤 微 生物 系统 发 育 结构 的 研究 并 不 多 见 。Bryant EU 揭示 了 美国 洛 基 山脉 土壤 中 酸 杆菌 群落 在 整个 海拔 梯 
度 上 都 倾向 于 系统 发 育 聚 集 , 预示 着 环境 过 滤 作 用 在 其 群落 构建 中 起 着 更 为 重要 的 作用 。 值 得 一 提 的 是 ， 
Wang 等 所 对 于 云南 老 君 山水 体 中 细菌 的 研究 ,也 同样 揭示 了 细菌 群落 系统 发 育 结构 沿 着 海拔 梯度 显示 为 谱 
ARR (phylogenetic clustering) 特征 ,物种 间 的 亲缘 关系 随 海拔 增加 而 增加 ,表明 随 海拔 增加 环境 限制 逐渐 增 
强 。Shen 等 '” 对 长 白山 昔 原 细菌 群落 的 研究 也 表明 细菌 群落 在 高 海拔 系统 亲缘 关系 较 近 ,在 每 个 海拔 物种 
系统 发 育 都 趋向 于 更 近 的 亲缘 关系 。 

诸多 研究 都 表明 土壤 微生物 群落 对 于 动 植物 来 说 更 倾向 于 系统 发 育 聚 集 ,这 意味 着 环境 过 滤 作 用 在 土壤 
微生物 群落 的 维持 机 制 中 起 着 更 为 重要 的 作用 。 系 统 发 育 分 析 有 助 于 进一步 认识 土壤 微生物 群落 构建 和 对 
环境 的 响应 机 制 。 


5 研究 展望 


土壤 微生物 海拔 格局 研究 还 处 于 起 步 阶段 。 土 壤 微 生物 多 样 性 海拔 分 布 模式 并 不 明确 ,但 其 海拔 分 布 格 
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局 与 大 型 动 植物 不 同 。 未 来 的 研究 重点 应 该 集中 在 土壤 微生物 多 样 性 及 其 群落 构建 的 驱动 机 制 方面 ,重点 揭 
示 全 球 气候 变化 .生物 多 样 性 丧失 等 过 程 对 土壤 微生物 群落 , 刀 至 整个 土壤 生态 系统 功能 的 影响 。 着 重 关注 
以 下 几 个 方面 :(1) 依 托 最 新 的 基因 测序 技术 ,增加 测序 深度 , 减 小 因为 技术 方法 对 土壤 微生物 多 样 性 认识 的 
影响 。 运 用 最 新 的 宏基 因 组 技术 ,开展 土壤 微生物 功能 多 样 性 的 研究 。(2) 增 加 取样 点 的 精度 和 密度 。 避 免 
取样 的 异 质 性 ,用 样 带 取 样 的 方法 增加 取样 点 的 密度 ,并 可 从 多 个 尺度 分 析 土 壤 微 生物 多 样 性 的 海拔 格局 , 深 
入 认识 其 维持 机 制 。(3) 加 强 土壤 微生物 海拔 格局 的 beta. 多 样 性 、 系 统 发 育 方面 的 研究 ,有 助 于 认识 土壤 微 
生物 群落 沿海 拔 的 构建 机 制 ,并 尝试 运用 大 型 动 植物 群落 构建 的 生态 学 理论 (如 中 性 理论 和 生态 位 理论 ) 去 
验证 土壤 微生物 群落 的 维持 机 制 。(4) 微 生物 不 同类 群 间 存在 食物 链 与 相互 作用 关系 , 且 与 地 下 -地 上 上 动 植物 


存在 紧密 的 联系 。 未 来 应 加 强 各 类 群 间 的 协同 变化 及 其 驱动 机 制 。 利 用 网 络 构 建 等 的 方法 揭示 不 同类 群 


T 


的 


相互 关系 ,为 探讨 不 同 生物 类 群 相互 作用 及 生态 系统 应 对 全 球 变化 提供 依据 。 
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